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摘  要：【背景】青藏高原极端生境具有丰富的微生物资源，同时也是微生物药物的重要来源，

但是大量微生物新资源尚待开发利用。【目的】对从青藏高原戈壁土壤中分离得到的一株链霉菌

Qhu-G9 进行多相分类鉴定及次级代谢产物生物合成潜力分析。【方法】通过 16S rRNA 基因扩增、

测序和系统发育分析，结合形态、生理生化、细胞化学组分及基因组测序等多相分类特征，确定链霉

菌 Qhu-G9 的分类地位。【结果】Qhu-G9 与链霉菌 Streptomyces dioscori A217T 和 Streptomyces 
auranttiiacus NBRC 13017T 相似度最高，均为 99.22%，结合形态观察，说明该菌是一株链霉菌。

基于 16S rRNA 基因序列构建的系统发育树显示 Qhu-G9 独立成支，并且其生理生化和细胞化学成

分特征与最相似模式菌存在较大差异。通过基因组测序评估了与最相似模式菌的数字 DNA-DNA
杂交值(digital DNA-DNA hybridization, dDDH)和平均核苷酸一致性(average nucleotide identity, 
ANI)，发现 Qhu-G9 与最相似菌 S. auranttiiacus NBRC 13017T 的 dDDH 与 ANI 值最高，分别为

36.65%和 88.21%，但是均低于判定新菌的阈值，进一步表明 Qhu-G9 为一株链霉菌属新种，并命

名为 Streptomyces haixigobicum sp. nov. Qhu-G9。此外，通过 antiSMASH 分析发现 Qhu-G9 基因组

中存在大量编码已知和未知次级代谢产物的生物合成基因簇。【结论】从青藏高原戈壁土壤中分
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离得到的 Qhu-G9 是一株链霉菌新种，并且具有进一步挖掘活性次级代谢产物的潜力。 

关键词：青藏高原；戈壁；链霉菌；多相分类学；生物合成基因簇 

Polyphasic identification and genome mining of secondary 
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nov. Qhu-G9 isolated from the Gobi habitat of the 
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Abstract: [Background] The extreme habitats of the Qinghai-Tibet Plateau (QTP) harbor rich 
microbial resources and are important sources of microbial drugs, with abundant microbial 
resources remaining to be exploited. [Objective] A Streptomyces strain Qhu-G9 isolated from 
Gobi soil of the QTP was identified by polyphasic taxonomy, and its biosynthesis potential of 
secondary metabolites was analyzed. [Methods] The taxonomic status of Streptomyces Qhu-G9 
was determined by 16S rRNA gene amplification, sequencing, and phylogenetic analysis, 
combined with polyphasic taxonomy based on genome sequencing and morphological, 
physiochemical, and cytochemical characteristics. [Results] Qhu-G9 had the highest similarity 
(99.22%) with the type strains Streptomyces dioscori A217T and S. auranttiiacus NBRC 13017T, 
which, combined with morphological characteristics, indicated that Qhu-G9 belonged to 
Streptomyces. However, the phylogenetic tree constructed based on the 16S rRNA gene 
sequence displayed that Qhu-G9 branched independently. Moreover, the physiochemical and 
cytochemical characteristics of this strain were quite different from those of the most similar 
model bacteria. We then employed genome sequencing to evaluate the digital DNA-DNA 
hybridization (dDDH) and average nucleotide identity (ANI) between Qhu-G9 and the model 
bacteria. The dDDH and ANI values were the highest between Qhu-G9 and S. auranttiiacus 
NBRC 13017T, reaching 36.65% and 88.21%, respectively, both of which were lower than those 
determining a novel species. The results further confirmed that Qhu-G9 was a novel species of 
Streptomyces and named as S. haixigobicum sp. nov. Qhu-G9. In addition, antiSMASH revealed 
a large number of gene clusters for the biosynthesis of known and unknown secondary 
metabolites in the Qhu-G9 genome. [Conclusion] Qhu-G9 isolated from Gobi soil of the QTP is 
a novel Streptomyces species and has great potential for the production of active secondary 
metabolites. 
Keywords: Qinghai-Tibet Plateau; Gobi; Streptomyces; polyphasic taxonomy; gene clusters for 
biosynthesis  
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链 霉 菌 属 (Streptomyces) 由 Waksman 和

Henrici于 1943年首次报道[1]，作为放线菌门最

大的属，目前已有约 711 个正式命名的新种

(https://lpsn.dsmz.de/genus/streptomyces)。链霉

菌广泛分布于土壤中，并且因其具有产生抗生

素、酶抑制剂、抗肿瘤剂和抗真菌化合物等生

物活性次级代谢产物的潜力而备受关注[2-4]，特

别是产生抗生素的能力尤为突出，75%从放线

菌中发现的抗生素(超过微生物来源的一半)是
从链霉菌属菌株中发掘的 [5]。然而，由于抗生

素的滥用和抗性基因水平转移等导致多重耐药

细菌的出现和耐药现象的加剧，而新的生物活性

化合物的发现速度远远落后于临床需求[6-7]。此

外，由于从普通土壤生境中重复发现链霉菌及

其次级代谢产物的概率极高[8]，因此，从独特

的环境中寻找新的链霉菌可能有助于发现有价

值的新代谢产物。 
青藏高原平均海拔 4 000 m，其独特的地

理位置与气候条件形成了多样独特的极端生

境，是当今全球生物研究热点地区之一[9]。极

端环境条件可能导致生存于此的微生物产生结

构独特、活性显著的次级代谢产物 [3]。近年

来，从青藏高原发现了大量新的放线菌资源及

具有生物活性的次级代谢产物，如从酸性沙

土、沱沱河边土壤、西藏当雄土壤和西藏尼玛

县寒甸盐土中发现了新的放线菌 XZ46T[10]、

Z1027T[11]、Z022T[12]和 167-2-28[13]，并且基因组

分析发现，这些新的放线菌中存在大量产生次

级代谢产物生物合成的基因簇。另外，He 等[14]

从青藏高原农田土壤中分离出放线菌 A217，
其产生的生物碱类化合物具有较好的抗真菌与

抗细菌能力。因此，青藏高原极端生境是发现

微生物新资源及微生物药物的重要来源。本研

究对前期从青藏高原戈壁土壤中分离得到的 
一株链霉菌开展了多相分类学鉴定及基因组信

息分析，以期为挖掘潜在活性次级代谢产物奠

定基础。 

1  材料与方法 
1.1  材料 
1.1.1  样品 

菌株 Qhu-G9 是前期从青藏高原戈壁生境

(N37°19.855 1′, E96°41.454 5′)土壤样品中分离

获得，于−80 ℃下 20%甘油保藏。模式菌株   
Streptomyces aurantiacus ATCC 19822T[15] 和

Streptomyces dioscori JCM 32173T[16]来自中国

普通微生物菌种保藏管理中心。 

1.1.2  主要试剂和仪器 
2.5%戊二醛固定液、茚三酮、磷钼酸、核

糖、木糖、阿拉伯糖、脯氨酸和丝氨酸等，生工

生物工程(上海)股份有限公司；Premix Taq™，

TaKaRa 宝生物工程(大连)有限公司；PCR 引物

由苏州金唯智生物科技有限公司合成；API 
ZYM 试剂盒，生物梅里埃公司；微晶纤维素层

析板，上海盛亚化工有限公司；GF254 硅胶板，

青岛海洋化工有限公司。 
场发式扫描电镜，电子公司；液相色谱-质

谱联用仪 LC-MS，赛默飞公司；PCR 仪，

Eppenddorf 公司；全自动细菌鉴定系统，MIDI
公司；核酸蛋白提取仪，MP 生物医疗公司。 
1.1.3  培养基 

参照文献[17]配制 ISP1−ISP7 和 ISP9 碳源

利用培养基；参照文献[18]配制高氏一号培养

基、察式培养基和 NA 培养基；TSB 培养基购自

Oxoid 公司；参照文献[19]配制氮源利用培养基。 

1.2  微生物形态观察与鉴定 
将菌株 Qhu-G9 划线接种于 ISP1−ISP7、高

氏一号、NA 和察式培养基，28 ℃培养 14 d 进

行菌株形态学观察。利用插片法[20]在 ISP2 培养

基上 28 ℃培养 10 d 后于扫描电镜下观察菌株
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超微结构；使用石炭酸染色后于光学显微镜下

观察孢子丝形态。 

1.3  生理生化特征测定 
为测定菌株最适温度、最适 pH、盐度耐受

特征，将 5% Qhu-G9 菌株种子液接种至 TSB 培

养基中，在相应温度(5−40 ℃，5 ℃为一个梯度)
下，180 r/min 培养 7 d；相应 pH (3.0−12.0)和氯

化钠浓度(0−10%)条件下，28 ℃、180 r/min 培养

7 d；为探明菌株碳源、氮源利用情况，将 5% 
Qhu-G9 菌株种子液接种至 ISP9 碳源利用培养

基和氮源利用培养基，28 ℃、180 r/min 培养  
7 d。过氧化氢酶、脲酶、纤维素水解、H2S 产

生、淀粉水解等参照《放线菌快速鉴定与系统分

类》[19]测定。按照 API ZYM 试剂盒使用说明进

一步检验其理化性质。 

1.4  化学分类分析 
通过将5% Qhu-G9菌株种子液接种至TSB培

养基 28 ℃、180 r/min 培养 7 d，4 ℃、6 000 r/min
离心 10 min 冷冻干燥后获得化学分类所需的菌

丝体。化学分类特征鉴定主要参照《放线菌快速

鉴定与系统分类》[19]。参照 Hasegawa 等[21]使用

薄板层析法分析全细胞水解糖和氨基酸成分，

分别称取 50 mg 冻干菌体加入 100 μL 0.5 mol/L 
HCl 和 100 μL 6 mol/L HCl，121 ℃水解，于微

晶纤维素层析板上使用乙酸乙酯:吡啶:冰醋酸:
水(8:5:1:1.5，体积比)和甲醇 :吡啶 :冰醋酸 :水
(5:0.5:0.125:2.5，体积比)的展开体系进行层析；

参照 Kroppenstedt 等 [22]分析磷酸类脂成分， 
100 mg 冻干菌体研磨后加入 15 mL 甲醇沸水浴

10 min，冷却后加入 10 mL 三氯甲烷及适量 2%
氯化钠溶液至分层，有机相于 37 ℃浓缩，使用

三氯甲烷:甲醇(2:1，体积比)溶液溶解后，于GF254
硅胶板上进行双相薄层层析分析(展开体系：氯仿:
甲醇:水体积比为 65:25:4；氯仿:乙酸:甲醇:水体

积比为 80:15:12:4)；参照阮继生等[19]提取甲基

萘醌化学组分(全程避光)，100 mg 冻干菌体研

磨后，加入 40 mL 三氯甲烷:甲醇体积比为 2:1
溶液，180 r/min 振荡过夜，上清液 40 ℃负压旋

干，0.5 mL 丙酮溶解，GF254 硅胶板上正己烷:
乙醚体积比为 85:15 展层，254 nm 紫外光下刮取

相对迁移率 Rf=0.8 的暗褐色条带，加入 0.5 mL
丙酮后，使用 0.22 μm 的微孔滤膜过滤后进行

LC-MS/MS 分析。冻干菌体送至中国海洋微生

物菌种保藏管理中心，使用全自动细菌鉴定系

统测定极性脂成分。 

1.5  分子生物学分析 
将 5% Qhu-G9菌株种子液接种于 TSB培养

基 28 ℃、180 r/min 培养 3 d 后，4 ℃、6 000 r/min
离心 10 min收集菌体，无菌水清洗 3次后重悬于

0.5 mL 无菌水中。使用核酸蛋白提取仪在 6.5 M/s、
20 s 破碎、20 s 缓冲的条件下提取 DNA；重复

提取 3 次后，4 ℃、12 000 r/min 离心 5 min，
取上清液作为 PCR模板。使用细菌通用引物 27F 
(5′-AGAGTTTGATCCTGGCTCAG-3′)和 1492R 
(5′-TACGGCTACCTTGTTACGACTT-3′)进行 16S 
rRNA 基因序列的扩增。PCR 反应体系(25 μL)：
上、下游引物(10 μmol/L)各 0.5 μL，Premix Taq 
(0.05 U/μL) 12.5 μL，模板(56 ng/μL) 2 μL，

ddH2O 9.5 μL。PCR 反应条件：95 ℃ 6 min；
95 ℃ 45 s，56 ℃ 45 s，72 ℃ 90 s，30 个循环；

72 ℃ 10 min。用 1%琼脂糖凝胶电泳对 PCR 产

物检测后进行测序。所测序列经拼接后与

EzBioCloud 数据库中模式菌株进行比对，使用

MEGA 7.0 软件用最大似然法(maximum likelihood, 
ML)构建系统发育树，bootstrap 自展 1 000 次检

验系统发育树拓扑结构置信区间。 
菌株 Qhu-G9 的基因组测序由北京百迈客

生物科技有限公司在 PacBio 测序平台完成。通

过软件 Prodigal V2.6.3[23]进行基因预测，应用

软件 Circos V0.66[24]绘制基因组圈图。为进一步
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分析菌株基因的差异性，进行了数字 DNA-DNA
杂交和平均核苷酸一致性计算分析。通过 GGDC
网站 (https://ggdc.dsmz.de/)计算其与最相似菌

株(Top4)的 dDDH，使用 JSpecies 获得基于成对

BLAST 的 ANI 值[25]。为挖掘菌株 Qhu-G9 次级

代谢产物生产潜力，使用 antiSMASH 在线工具

(https://antismash.secondarymetabolites.org/)[26]

预测次级代谢产物生物合成基因簇。 

2  结果与分析 
2.1  菌株 Qhu-G9 的鉴定 

菌株 Qhu-G9 经 16S rRNA 基因扩增和测

序，获得序列长度为 1 405 bp，已上传 GenBank，
登录号为 OP984809。然后，16S rRNA 基因

序列与 EzBioCloud 数据库中的菌株序列进行

比对，发现其与链霉菌 Streptomyces dioscori 

A217T 、 S. auranttiiacus NBRC 13017T 和     
S. glomeroaurantiacus NBRC 15418相似度较高，

均为 99.22%，而与 S. tauricus JCM4837T 相似度

为 98.93%。确定最佳模型 Tamura 3-parameter 
G+I 后，构建最大似然法系统发育树(图 1)，结

果发现菌株 Qhu-G9 独立成支，且与 S. dioscori 
A217T、S. auranttiiacus NBRC 13017T 距离最

近。以上结果说明 Qhu-G9 属于链霉菌。 

2.2  菌株 Qhu-G9 的形态分析 
菌株 Qhu-G9 在 ISP1−ISP7 培养基、高氏

一号、察式培养基上长势良好(图 2)。其中菌

株 Qhu-G9 在 ISP2 培养基培养 7 d 后，菌落边

缘整齐，菌落褶皱，产生白色孢子。在 ISP2、
ISP3、ISP4 和高氏一号培养基上产生白色孢

子，而在 ISP1、ISP2、ISP3、ISP6、ISP7 和

NA 培养基上有褐色色素累积(表 1)。通过超微 
 

 
 
图 1  菌株 Qhu-G9 基于 16S rRNA 基因序列采用 maximum likelihood 方法构建的系统发育树   节点

上数字是基于 1 000 次重采样的自展值(仅显示超过 50%的值)；括号中的序列号表示对应菌株的

GenBank 登录号；标尺表示每个核苷酸位点上的 0.002 差异值 
Figure 1  The phylogenetic tree constructed using the maximum likelihood method based on the strain 
Qhu-G9 16S rRNA gene sequence. Numbers at nodes are bootstrap values based on 1 000 re-samplings (only 
values above 50 % are shown); The sequences number in brackets represent GenBank accession numbers of 
corresponding strains; Bar, 0.002 changes per nucleotide position. 
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图 2  菌株 Qhu-G9 不同培养基上的形态特征   A−G：ISP1−ISP7 培养基. H：高氏一号培养基. I：NA
培养基. J：察氏培养基 
Figure 2  Morphological characteristics of strain Qhu-G9 on different media. A−G: ISP1−ISP7 medium. H: 
Gauze’s Medium #1. I: Nutrient agar. J: Czapek’s agar. 
 
表 1  菌株 Qhu-G9 的形态特征 
Table 1  Morphological characteristics of the strain Qhu-G9 
培养基类型 
Type of medium 

生长情况 
Growth 

菌落颜色 
Colony color 

色素累积 
Pigment accumulation 

孢子产生 
Spore production 

ISP1 +++ 米黄 Beige 褐色 Brownness − 
ISP2 +++ 米黄 Beige 褐色 Brownness 白色 White 
ISP3 +++ 米白 Off-white 褐色 Brownness 白色 White 
ISP4 +++ 米黄 Beige − 白色 White 
ISP5 +++ 米黄 Beige − − 
ISP6 +++ 米黄 Beige 褐色 Brownness − 
ISP7 +++ 米黄 Beige 褐色 Brownness − 
高氏一号 Gauze’s Medium #1 +++ 米白 Beige − 白色 White 
NA Nutrient agar ++ 米黄 Beige 褐色 Brownness − 
察式 Czapek’s agar +++ 米白 Off-white − − 
+++：长势良好；++：长势一般；−：未观察到 
+++: Grows well; ++: Grows moderate; −: Not observed. 
 
结构观察(图 3A)发现，菌株 Qhu-G9 菌丝体呈

丝状圆柱体。经石炭酸染色后(图 3B)，发现菌

株孢子丝直链状，孢子呈圆柱形。 

2.3  菌株 Qhu-G9 的生理生化特征 
耐受性实验表明(表 2)，菌株 Qhu-G9 可以

在 10−40 ℃生长，并且最适生长温度为 30 ℃；

在 0−4% (质量体积分数) NaCl 浓度条件下正常

生长，最大NaCl耐受浓度 4%；同时菌株Qhu-G9

能在 pH 5.0−12.0 之间生长，其中 pH 7.0 时状

态最好；并且 2 株最相似菌株 S. aurantiacus 
ATCC 19822T 与 S. dioscori JCM 32173T 也具有

相似的生长特性。通过碳源利用实验，发现菌株

Qhu-G9 能够利用 D-甘露醇、鼠李糖、D-半乳糖、

肌醇、果糖、山梨醇、乌来糖、甘露糖和葡萄

糖，不能利用 D-阿拉伯糖、木糖和核糖；氮源

利用方面，该菌可以利用苏氨酸、丙氨酸、脯
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氨酸、天冬酰胺、丝氨酸、谷氨酸和甘氨酸维

持生长所需，但是不能利用精氨酸和酪氨酸。

此外，Qhu-G9 能够产生 H2S、水解淀粉，具有

脂肪酶活性，但不具有脲酶的活性。API ZYM
检测发现，该菌具有碱性磷酸盐酶、脂酶(C4)、
类脂肪酶(C8)、类脂酶(C14)、白氨酸芳胺酶、

缬氨酸芳胺酶、胱氨酸芳胺酶、胰蛋白酶、酸

性磷酸酶、萘酚-AS-BI-磷酸水解酶、α-半乳糖

苷酶、β-半乳糖甙酶、α-葡萄糖甙酶、β-葡萄糖

甙酶、N-乙酰-葡萄糖胺酶和 α-甘露糖苷酶等活

性，而胰凝乳蛋白酶、β-糖醛酸苷酶和 α-岩藻

糖苷酶的活性呈阴性。 
 

 
 

图 3  菌株 Qhu-G9 的显微结构   A：扫描电镜观察. B：石炭酸染色后的显微镜观察(1 000×)  
Figure 3  Microstructure of the strain Qhu-G9. A: Scanning electron microscopy. B: Microscopic observation 
after carbolic acid staining (1 000×). 
 
表 2  菌株 Qhu-G9 与最相似模式菌株的生理生化特征比较 
Table 2  Comparison of the physiological and biochemical characteristics of strain the Qhu-G9 with the 
most similar model strains 
项目 Item Qhu-G9 S. aurantiacus ATCC 19822T S. dioscori JCM 32173T 
温度 Temperature (℃) 10−40 10−40 10−40 
盐度 Salinity (%) 0−4 0−4 0−6 
酸碱度 Pondus hydrogenii 5.0−12.0 5.0−12.0 5.0−12.0 
碳源 Carbon sources    

D-甘露醇 D-mannitol + + + 
D-阿拉伯糖 D-arabinose − − + 
鼠李糖 Rhamnose + + + 
D-半乳糖 D-galactose + + + 
肌醇 Inositol + + + 
果糖 Fructose + − − 
山梨醇 Sorbitol + + + 
乌来糖 Ulai sugar + − + 
甘露糖 Mannose + + + 
葡萄糖 Glucose + + + 
木糖 Xylose − − + 
核糖 Ribose − − + 

   (待续) 
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   (续表 2) 
项目 Item Qhu-G9 S. aurantiacus ATCC 19822T S. dioscori JCM 32173T 

氮源 Nitrogen source    
苏氨酸 Threonine + + + 
丙氨酸 Alanine + + + 
脯氨酸 Proline + + + 
天冬酰胺 Asparagine + + + 
丝氨酸 Serine + + + 
精氨酸 Arginine − − + 
酪氨酸 Tyrosine − − + 
谷氨酸 Glutamic acid + + + 
甘氨酸 Glycine + + + 

H2S 产生 H2S generation + − − 
淀粉水解 Starch hydrolysis + + + 
脂肪酶 Lipase    

吐温-20 Tween-20 + + + 
吐温-60 Tween-60 + + + 
吐温-80 Tween-80 + + + 

脲酶 Urease − − + 
API ZYM    

碱性磷酸盐酶 Alkaline phosphatease + + + 
酯酶 Esterase (C4) + + + 
类脂肪酶 Lipase (C8) + + + 
类脂酶 Lipase (C14) + + + 
白氨酸芳胺酶 Leucine arylaminase + + + 
缬氨酸芳胺酶 Valine arylaminase + + + 
胱氨酸芳胺酶 Cystine arylaminase + + + 
胰蛋白酶 Trypsin + + + 
胰凝乳蛋白酶 Chymotrypsin − + + 
酸性磷酸酶 Acid phosphatase + + + 
萘酚-AS-BI-磷酸水解酶 
Naphthophenol-AS-BI-phosphate hydrolase 

+ + + 

α-半乳糖苷酶 α-galactosidase + − + 
β-半乳糖苷酶 β-galactosidase + + + 
β-糖醛酸苷酶 β-urosidase − − − 
α-葡萄糖苷酶 α-glucosidase + + + 
β-葡萄糖苷酶 β-glucosidase + + + 
N-乙酰-葡萄糖胺酶 N-acetyl-glucosaminease + + + 
α-甘露糖苷酶 α-mannosidase + + + 
α-岩藻糖苷酶 α-fucosidase − − − 

+：阳性；−：阴性 
+: Positive; −: Negative. 
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通过与其最相似模式菌株 S. dioscori JCM 
32173T 和 S. aurantiacus ATCC 19822T 生理生化

特征比较发现，Qhu-G9 菌株在碳源和氮源利

用、H2S 产生、脲酶活性等方面存在一定的差

异。在碳源利用方面，除了 S. dioscori JCM 
32173T，Qhu-G9 与 S. aurantiacus ATCC 19822T

都不能利用 D-阿拉伯糖、木糖和核糖；3 种链

霉菌中，只有 Qhu-G9 能够利用果糖；此外，

Qhu-G9与 S. dioscori JCM 32173T能够利用乌来

糖，而 S. aurantiacus ATCC 19822T 则不能。H2S
产生方面，在检测 H2S 产生时，菌株 Qhu-G9 呈

阳性，而 S. dioscori JCM 32173T 和 S. aurantiacus 
ATCC 19822T 呈阴性。脲酶活性方面，Qhu-G9
与 S. aurantiacus ATCC 19822T 脲酶呈阴性，而

S. dioscori JCM 32173T 呈阳性。另外，在其他

酶活方面，Qhu-G9 不具有胰凝乳蛋白酶的活

性 ， 而 相 似 菌 S. dioscori JCM 32173T 和      
S. aurantiacus ATCC 19822T 的检测都显阳性；

S. aurantiacus ATCC 19822T 在 α-半乳糖苷酶产

生上呈阴性，而 Qhu-G9 与 S. dioscori JCM 
32173T 呈阳性。 

2.4  菌株 Qhu-G9 的化学分类特征 
菌株 Qhu-G9 全细胞水解物 TLC 分析发

现，其全细胞水解糖为葡萄糖和半乳糖，氨

基酸为 LL-2,6 二氨基庚二酸[ (2S,6S)-2 ,6- 
diaminoheptanedioic acid, LL-DAP]。基于 LC-MS
测定菌株 Qhu-G9 异戊烯醌种类(图 4)，发现分

子离子峰[M+H]+为 793，同时其二级质谱图中

含有 m/z=187 (甲基萘醌)的特征碎片离子峰，

因此判定其为 MK-9 (H8)。使用双相薄层层析

分析磷酸类脂(图 5)，主要包括茚三酮染色呈

红色、茴香醛染色呈蓝色、钼磷酸染色呈蓝色

的磷脂酰乙醇胺 (phosphatidylethanolamine, 
PE)；茴香醛染色呈绿色的磷脂酰甲基肌醇

(phsphotidylinositol mannosides, PIM)；茴香醛

染色呈蓝色、钼磷酸染色呈蓝色的磷脂酰肌醇

(phosphatidyl inositol, PI)；钼磷酸染色呈蓝色的磷

脂酰甲基乙醇胺(phosphatidylmethyl ethanolamine, 
PME)；茴香醛染色呈蓝色、钼磷酸染色呈蓝色

的磷脂酸甘油(phosphatidyl glycerol, DPG)和钼

磷酸染色呈蓝色的 3 个未知磷酸(L1、L2 和

L3)。菌株的极性脂成分鉴定(表 3)中含有 C16:0  

 

 
 
图 4  菌株 Qhu-G9 甲基萘醌二级质谱图 
Figure 4  The secondary mass spectra of menaquinone in the strain Qhu-G9. 
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图 5  菌株 Qhu-G9 磷酸类脂成分分析   A：茚三酮染色. B：茴香醛染色. C：钼磷酸染色 
Figure 5  Analyses of phosphate lipids in the strain Qhu-G9. A: Ninhydrin staining. B: Anisaldehyde 
staining. C: Molybdenum phosphate staining. 
 
(10.12%)、iso-C14:0 (5.65%)、Antieiso-C15:0 (19.72%)、
Antieiso-C17:0 (5.83%)、C16:1ω7c (5.37%)等，其中

C16:0 (10.12%)与 Antieiso-C15:0 (19.72%)相对含

量均较高，与相似菌株呈现相似特征。 

2.5  菌株 Qhu-G9 的分子生物学特征 
为进一步从分子生物学的角度来鉴定菌株 

 
表 3  菌株 Qhu-G9 与最相似模式菌株极性脂比较 
Table 3  Comparison of polar lipids between the 
strain Qhu-G9 and the most similar type strains 
Fatty acid Qhu-G9 S. aurantiacus 

ATCC 19822T 
S. dioscori 
JCM 32173T 

C13:0 0.07 0.1 0.2 
C14:0 0.92 3.5 0.4 
C15:0 − 10.5 15.9 
C16:0 10.12 40.5 36.4 
C17:0 0.79 3.7 2.6 
C18:0 0.34 3.6 1.4 
Iso-C14:0 5.65 − 7.9 
Iso-C18:0 0.08 0.2 − 
Anteiso-C13:0 0.18 0.2 0.1 
Antieiso-C15:0 19.72 13.5 20.4 
Antieiso-C17:0 5.83 7.5 4.6 
C16:1ω7c 5.37 7.0 5.1 
C18:1ω8c 0.17 0.9 0.3 
C17:0 cyclo ω7c − 8.0 1.5 
Iso-C17:1ω5c − − 3.1 
−：未检测出 
−: Not detected. 

Qhu-G9 的分类学地位，本研究对 Qhu-G9 进行

了 PacBio 全基因组测序。通过生物信息学分

析，菌株 Qhu-G9 基因组大小为 9.90 Mb，GC
含量为 70.54%，由 2 个 Scaffod 组成。其中

Scaffod 1 是染色体基因，长度为 9 539 225 bp，
Scaffod 2 为质粒基因，其大小为 359 958 bp，
测序数据已上传 GenBank (登录号为 CP114282
和 CP114283)。通过 Prodigal V2.6.3 软件预测到

的编码基因共 8 727 个，总长度为 8 510 325 bp，
占基因组的 85.97% (图 6)。 

为进一步分析菌株基因的差异性，进行了

数字 DNA-DNA杂交(dDDH)和平均核苷酸一致

性(ANI)计算分析，发现菌株 Qhu-G9 与最相似

菌株 S. auranttiiacus NBRC 13017T 的 dDDH 值与

ANI值最高，分别为36.50%和88.21% (表4)，均

低于 dDDH 与 ANI 判别新菌的阈值 70%[27]和

95%[28]，由此进一步说明菌株 Qhu-G9 为一株

链霉菌属新种。 

2.6  菌株 Qhu-G9 的次级代谢产物生物合成

潜力分析 
本研究通过 antiSMASH在线工具分析了链

霉菌 Qhu-G9 的次级代谢产物生物合成能力，

在其基因组中共预测到 31 个次级代谢生物合 



 
1882 微生物学通报 Microbiol. China 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

  
 

 

 
 
图 6  菌株 Qhu-G9 基因组图谱 
Figure 6  The genome map of the strain Qhu-G9. 
 
成基因簇(表 5)，其中 I 型和 III 型聚酮类化合

物(T1PKS 和 T3PKS)数量最多，总共 7 个；非

核糖体多肽及其类似物(NRPS、NRPS-like)和萜

类化合物(terpene)生物合成基因簇均为 5 个，铁

载体(siderophore)生物合成基因簇 4 个，另外还

存在Ⅰ型羊毛硫肽类化合物(lanthipeptide-class-I)  
 
表 4  菌株 Qhu-G9 与最相似模式菌株分子生物

学特征比较 
Table 4  Comparison of the molecular characteristics 
between the strain Qhu-G9 and the most similar type 
strains 
Most similar strains 16S rRNA gene 

similarity (%) 
dDDH 
value (%) 

ANI 
value (%) 

Streptomyces 
glomeroaurantiacus 
NBRC 15418 

99.22 36.20 88.12 

Streptomyces dioscori 
A217T 

99.22 34.40 87.48 

Streptomyces 
auranttiiacus NBRC 
13017T 

99.22 36.50 88.21 

Streptomyces tauricus 
JCM4837T 

98.93 35.10 87.89 

生物合成基因簇 1 个。次级代谢产物生物合成

基因簇 4、16、18、21、26 和 29 与已知次级代

谢产物编码基因具有 100%的相似度，说明其具

有产生这些已知次级代谢产物如 ectoine、
isorenieratene、informatipeptin 等的能力；而生

物合成基因簇 2、10 和 22 与已知次级代谢产物

生物合成基因簇具有较高相似性(>50%)，表明菌

株 Qhu-G9 可能具有编码铁载体 desferrioxamin、
抗生素 teichomycin 及萜类物质 hopene 类似结

构的能力。除此之外，其余生物合成基因簇在

现有的数据库中未被注释，或者与已知天然产

物生物合成基因簇的相似度极低，说明该菌具

有合成大量未知天然产物的潜力，同时也是活

性分子的重要来源。 

3  讨论与结论 
本研究从青藏高原戈壁生境土壤样品中分

离出一株链霉菌 Qhu-G9，并使用多相分类学的

方法确定了 Qhu-G9 的分类地位。化学成分显 
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表 5  菌株 Qhu-G9 基因组中次级代谢物生物合成基因簇的预测 
Table 5  Prediction of biosynthetic gene clusters encoding secondary metabolites in the Qhu-G9 genome 
Cluster No. Type Position/Length Most similar known cluster Similarity (%) 
Cluster 1 NRPS-like S1/40 712 / / 
Cluster 2 Siderophore S1/10 709 Desferrioxamin B/ 

Desferrioxamin E 
83 

Cluster 3 Melanin S1/7 758 Istamycin 5 
Cluster 4 Ectoine S1/10 404 Ectoine 100 
Cluster 5 NAPAA S1/33 452 / / 
Cluster 6 T3PKS S1/40 698 Polyketide 8 
Cluster 7 Siderophore S1/10 538 / / 
Cluster 8 Melanin S1/10 356 Melanin 28 
Cluster 9 Ladderane S1/41 343 Colabomycin E 13 
Cluster 10 Phosphoglycolipid S1/28 750 Teichomycin 77 
Cluster 11 T3PKS, thiopeptide S1/81 795 Granaticin 13 
Cluster 12 NRPS-like, butyrolactone, NRPS S1/67 141 Kutznerde 2 20 
Cluster 13 T3PKS S1/41 100 Furaquinocin B 8 
Cluster 14 T1PKS S1/43 693 A54145 3 
Cluster 15 T1PKS S1/45 185 Goadsporin 12 
Cluster 16 Terpene S1/25 204 Isorenieratene 100 
Cluster 17 NRPS, T1PKS S1/51 578 Neocarzinostatin 6 
Cluster 18 Lanthipeptide-class-iii, iPP-like S1/26 376 Informatipeptin 100 
Cluster 19 T1PKS, terpene S1/43 244 Cyphomycin 2 
Cluster 20 Terpene S1/19 055 A54145 5 
Cluster 21 NRPS S1/58 899 Scabichelin 100 
Cluster 22 Terpene S1/59 075 Hopene 92 
Cluster 23 T1PKS, NRPS-like S1/48 540 Kanamycin 46 
Cluster 24 Siderophore S1/11 743 Grincamycin 8 
Cluster 25 NAPAA S1/34 895 Stenothricin 13 
Cluster 26 Terpene S1/20 936 Geosmin 100 
Cluster 27 RiPP-like S1/11 322 / / 
Cluster 28 Siderophore S1/15 132 / / 
Cluster 29 Terpene S1/21 085 Albaflavenone 100 
Cluster 30 Other, phosphonate, NRPS, T1PKS S2/37 883 Phosphinothricintripeptide 6 
Cluster 31 Lanthipeptide-class-i S2/21 942 / / 
S：Scaffold；/：未注释 
S: Scaffold; /: Not annotated. 
 
示，菌株 Qhu-G9 全细胞水解糖为葡萄糖、半

乳糖，氨基酸为 LL-DAP，极性脂主要含有

C16:0、 iso-C14:0、Antieiso-C15:0、Antieiso-C17:0、

C16:1ω7c 等，磷酸类脂主要包括 PE、PIM、

PI、PME、DPG 和 3 个未知磷酸(L1、L2 和 L3)，

甲基萘醌为 MK9 (H8)。另外，结合形态观察和

生理生化特征来看，菌株 Qhu-G9 与具有高 GC
含量、LL-DAP 及全细胞水解物中无特征糖的

链霉菌属[29-30]较为一致，并且 16S rRNA 基因测

序分析和系统发育树的构建也进一步证实该菌



 
1884 微生物学通报 Microbiol. China 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

株属于链霉菌属。通过 16S rRNA 基因序列分

析，发现 Qhu-G9 与链霉菌 S. glomeroaurantiacus 
NBRC 15418、S. dioscori A217T、S. auranttiiacus 
NBRC 13017T相似度较高，均为 99.22%，但是

Qhu-G9 在系统发育树上呈现独立一支，可能

是由于 16S rRNA 基因多拷贝的异质性或水平

基因转移等原因所导致[31-32]，类似现象在很多

其他链霉菌新种鉴定如 S. cyaneochromogenes 
MK-45T[33] 、 S. septentrionalis ZLN712T[34] 和    
S. lacrimifluminis Z1027T[11]中也存在。当 16S 
rRNA 基因序列相似度高于 98.65%时，往往通

过全基因组序列分析来进一步判断是否为新

种 [35]。在本研究中，Qhu-G9 全基因组与相似菌

S. auranttiiacus NBRC 13017T 的 dDDH 与 ANI
值最高，分别为 36.50%和 88.21%，均低于判别

新种与否的阈值[27-28]，进一步确定 Qhu-G9 为

一个链霉菌新种。基于以上多相分类数据，将

菌株 Qhu-G9 命名为 Streptomyces haixigobicum 
Qhu-G9 (hai.xi.gobi.cum. Gr. pref. haixi, location; 
Gr. n. gobi, habit; L. fem. suff. −cum, adjectival 
suffix used with the sense of belonging to; N. L. 
neut. Adj. haixigobicum, pertaining to Gobi 
habitat in Haixi, Qinghai Province, China, where 
the novel strain was first isolated)。 

通过基因组分析，发现链霉菌 Qhu-G9 编

码 8 727 个基因，占基因组大小的 85.97%。相

对较大的基因组数据与编码基因数量，预示着

该菌具有较强的次级代谢产物合成潜力，而且

antiSMASH 分析也预测了该菌具有很强的编码

天然产物如 desferrioxamin、ectoine、scabichelin
等的潜力。Desferrioxamin B 作为急性铁中毒的

急救药，1968 年被美国食品和药物管理局(Food 
and Drug Administration, FDA)批准用于临床[36]。

依克多因(ectoin)最早发现于埃及盐湖嗜盐菌，

是一种天然的保护分子，通常来自极端栖息地

的细菌。保护蛋白质和生物膜免受极端环境条

件造成的损害，广泛用于酶、医学、化妆工业

等领域[37]。最近的研究表明，ectoine 是过敏性

鼻炎、结膜炎和眼表炎症刺激患者的有效替代

品[38-39]。Isorenieratene 具有特殊的芳香结构，

是一种天然活性抗氧化剂和紫外线光损伤抑制

剂 [40]。从 Rhodococcus sp. B7740 中提取的

isorenieratene 对单线态氧和羟基自由基均表现

出优异的清除能力[41]。此外，scabichelin 具有

显著的抗菌作用[42]，不仅能被多种链霉菌合成，

同时其作为种群信号分子，可以影响孢子疏水

包膜的渗透性，从而加速孢子萌发[43]。这些研

究表明，链霉菌 Qhu-G9 具有较大的开发价值

和应用前景。综上所述，通过多相分类学鉴定

后，菌株 Qhu-G9 基因型和表型数据显示其为

链霉菌新种。同时预测到 31 个次级代谢基因

簇，其中近 20%基因簇无已知最相似基因簇，

预示着菌株 Qhu-G9 在挖掘新型次级代谢产物

方面有较大潜力。 
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